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論文内容の要旨
本論文は，大腸菌におけるATP合成酵素である H+-A T P ase(F oF) を構成する 8 種のサブユニッ




第 2 章では，大腸菌KY7230株より P 1 ファージによる形質導入を用いて， F OF 1 の変異株を系統的
に分離している O それぞれの変異は，マッピングにより 8 種のサブユニットのいずれかに位置づけるこ
とができているO
第 3 章では，分離した変異株のうち，本酵素の膜内在性部分 F。のサブユニットの 1 つである b サブ
ユニットの変異株を解析しているO さらに，機能に必要な領域を明らかにするために，部位特異的に変
異を導入しその影響を解析している。その結果， b サブユニットのカルボキシル末端部分は分子集合に
関与し， H+ 輸送路の構造および F 1 結合に関わる親水的な中間部分の構造を保つために必要であること
が示唆されている。
第 4 章では，本酵素の膜表在性部分 F 1 のサブユニットの 1 つである δ サブユニットの変異について
解析している O その結果， δ サブユニットはカルボキシル末端 2 残基を失っても正常な FoF1 は形成さ
れるが， 4 残基欠失すると機能しなくなること，および異種生物間で保存されている 7 個の残基そのも
のは必須ではないことを明らかにしているO さらに δ サブ、ユニットは， αβ7 複合体が F。に結合する
ために必要であり，特にカルボキシル末端近傍領域が重要であることが示唆されている。
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第 5 章では，触媒反応に直接関わっていると考えられている β サブユニットについて，部位特異的に
変異を導入して解析している。 β サブユニットにはヌクレオチド結合タンパク質に共通にみられる Gly­
x -x -x -X -Gly-Lys-Thr の配列が存在する (Gly-149から Thr-156)。そこでこの共通配列部
分に変異を導入した結果，この配列はATP結合配位を形成し， 151番目の残基の大きさおよび Thr-156
側鎖の向きが触媒反応に重要であることを示唆しているO




本論文は，生体のエネルギ一転換に重要な役割を果たしている H+-ATPase の β ， δ および b サブ
ユニットの機能領域について研究を行なったものである。大腸菌を用い生化学的遺伝学的手法によって，
次のような重要な知見を得ている。
(1) 本酵素の膜内在性部分 (F 0) に存在する b サブユニットはサブユニットの分子集合，特に H+ 輸送
路の形成に重要で、あることを示している O
(2) 本酵素の膜内在性部分 (F o ) と膜表在性部分 (F) をつなぐ部分に δ サプユニットが位置するこ
と，特にこのサブユニットのカルボキシル末端領域が F。と F 1 の分子集合に重要であることを明ら
かにしている。
(3) 本酵素の膜表在性部分にある β サブユニットの Gly-149から Thr-156の部分が， ATP結合部位
(活性中心)の一部を形成していることを示している O
(4) 同様な手法によって， α および 7 サブユニットの機能を推定しているO
以上のように，本論文は生体エネルギー学，酵素学に貢献するものであり，工業的に用いられている
微生物のエネルギ一転換機構にも重要な知見を与えるものであるO よって本論文は博士論文として価値
あるものと認める。
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